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Resumo
O agronegócio do melão brasileiro alcança quase 500 toneladas de frutos por ano, tornando o melão uma 
importante fruta nacional, em volume, valor de exportação e em valor exportado, estando esta atividade 
concentrada no semiárido brasileiro. Mesmo assim, o Brasil é o décimo segundo país em produção e área 
plantada e vigésimo terceiro em produtividade. Com a crescente demanda do mercado exterior, a tendência 
é o aumento da área de cultivo com o melão Pele de Sapo, programas de melhoramento genético vêm 
VHQGRGHVHQYROYLGRVSDUDDXPHQWDUDH¿FLrQFLDGRVLVWHPDSURGXWLYRHDTXDOLGDGH¿QDOGRSURGXWR8PD
IRUPDH¿FLHQWHGHDX[LOLDURVSURJUDPDVGHPHOKRUDPHQWRJHQpWLFRGHPHOmRpDDQiOLVHGDYDULDELOLGDGH
genética de genitores por meio de marcadores moleculares, pois detectam dissimilaridades entre diferentes 
acessos em nível de DNA. Com este objetivo, 24 linhagens endogâmicas de melão do tipo Pele de Sapo 
desenvolvidas no programa de melhoramento genético da Embrapa Hortaliças foram analisadas por meio de 
PDUFDGRUHV665YLVDQGRjLQGLFDomRGRQtYHOGHGLYHUJrQFLDHQWUHHODV$DQiOLVHGHPRQVWURXKDYHUJUDQGH
variabilidade genética entre as linhagens, com poucos pares de linhagens apresentando similaridade maior 
que 90%. Prevê-se que poderá ser obtido número elevado de combinações híbridas a partir das linhagens 
avaliadas, selecionando-se linhagens com similaridade menor que 85%.
Introdução
O meloeiro (Cucumis melo L.) é uma planta de origem asiática, rasteira e herbácea da família Cucurbitaceae, 
seus frutos são de formato variável e apresentam grande variação em aroma e cor de polpa. 
No Brasil, a área plantada com melão passou de 7,8 mil ha, em 1990, para 22,05 mil ha, em 2007, havendo 
nesse período crescimento da produção e produtividade. Em 2007, foram produzidas 495 mil toneladas, 
com um valor de produção de R$316 milhões, concentrada no Nordeste (95,8%), região carente de recursos 
e oportunidades (Aragão, 2011). Contudo, o Brasil é apenas o décimo segundo país em produção e área 
plantada e vigésimo terceiro em produtividade, evidenciando que ainda existe muito por ser feito em termos 
de melhoramento da cultura (Aragão, 2011).
1R%UDVLORVPHO}HVFXOWLYDGRVVmRDJUXSDGRVQXPDFODVVL¿FDomRFRPHUFLDOGHQRPLQDGD³WLSR´(VWD
FODVVL¿FDomRGH¿QHXPJUXSRGH FXOWLYDUHV FRPFDUDFWHUtVWLFDV VHPHOKDQWHV IDFLOPHQWH LGHQWL¿FDGDV H
diferenciadas das demais. Atualmente, os melões amarelos são os mais cultivados no Nordeste brasileiro, 
seguidos pelos tipos Cantaloupe e Pele de Sapo, com alguns híbridos ocupando áreas substanciais. Embora 
a maior parte do melão produzido no estado seja do tipo amarelo, nos últimos anos tem aumentado a área
de cultivo do melão pele-de-sapo, em razão da boa cotação do produto na Europa. O melão do tipo Pele 
de Sapo tem casca verde-claro com manchas verde-escuro, com frutos grandes de polpa verde e consistência 
¿UPH$UDJmR
Com a crescente demanda do mercado exterior, a tendência é o aumento da área de cultivo com o melão 
3HOHGH6DSRSURJUDPDVGHPHOKRUDPHQWRJHQpWLFRYrPVHQGRGHVHQYROYLGRVSDUDDXPHQWDUDH¿FLrQFLD
GRVLVWHPDSURGXWLYRHDTXDOLGDGH¿QDOGRSURGXWR1XQHVHWDO8PDIRUPDH¿FLHQWHGHDX[LOLDUR
melhoramento genético de melão consiste na análise da variabilidade genética de linhagens e populações de 
melhoramento por meio da utilização de marcadores moleculares que detectam dissimilaridades em nível 
GH'1$(VWXGRVGHVVDQDWXUH]DSHUPLWHPDLGHQWL¿FDomRGDGLYHUJrQFLDJHQpWLFDRTXHSRGHDX[LOLDUQR
direcionamento de cruzamentos entre linhagens de melão, com o objetivo de indicar cruzamentos visando 
DREWHQomRGHSRSXODo}HVVHJUHJDQWHVFRPDOWDYDULDELOLGDGHHHIHLWRVKHWHUyWLFRVVLJQL¿FDWLYRV
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Sequências Simples Repetidas (SSR), ou microssatélites, são marcadores genéticos poderosos para uma 
análise genômica detalhada. Marcadores SSR caracterizam-se por serem codominantes, facilmente detectáveis 
por PCR, abundantes, aparentemente distribuídos por todo o genoma, multialélicos e dependentes de pequena 
TXDQWLGDGHGH'1$GRVLQGLYtGXRVDYDOLDGRVSDUD¿QVGHDQiOLVH2FRQWH~GRLQIRUPDWLYRGHXPORFR665p
alto, justamente por se tratar de sequências de alta taxa evolutiva. Mesmo em comparações de germoplasma 
de estreita base genética, geralmente detecta-se um alto número de alelos em um loco SSR.
Dessa forma, o objetivo deste trabalho foi analisar linhagens endogâmicas de melão, do tipo Pele de 
Sapo, desenvolvidas no programa de melhoramento genético de melão da Embrapa Hortaliças por meio de 
PDUFDGRUHV665YLVDQGRjLQGLFDomRGRQtYHOGHGLYHUJrQFLDJHQpWLFDHQWUHHODV
Material e Métodos
O material utilizado para a análise de divergência genética incluiu 24 linhagens endogâmicas de melão 
do tipo pele-de-sapo obtidas pelo programa de melhoramento da Embrapa Hortaliças, por meio do método 
SSD a partir de populações F2. Essas linhagens foram selecionadas de um grupo de 97 linhagens avaliadas 
para caracteres de planta, como vigor, resistência a doenças, pragas e de qualidade de fruto na Região 
Nordeste. Futuramente, serão utilizadas para a obtenção de híbridos de melão pele de sapo. Para a realização 
da análise, coletou-se folhas jovens das linhagens e a extração de DNA foi realizada conforme descrito em 
Ferreira e Grattapaglia (1998). 
3DUDDHVFROKDGRVPDUFDGRUHVSROLPyU¿FRVIRUDPDYDOLDGRVprimers microssatélites, dos 
quais 103 primers já mapeados e 32 desenhados a partir de sequencias de EST. Para as reações de 
PCR foi feito um mix constituido de: 1,65 µl de água MilliQ; 1,3 µl de tampão 10X; 0,25 µl de MgCl2 50 
mM; 1,3 µl de dNTPs 25 mM cada; 1,3µl de BSA 10 µg/µl, 4µl de primer  1uM; 0,2µl de Taq e 3 µl de 
'1$JHQ{PLFRDQJO$VUHDo}HVGHDPSOL¿FDomRFRPSULPHUV665IRUDPUHDOL]DGDVFRPRVHVHJXH
95 °C por 5 min de denaturação, 1 min a 94 °C, 1 min na temperatura de anelamento, 1 min a 72 °C por 30 
ciclos, e uma extensão de 72 °C por 7 min. As reações foram feitas usando temperaturas de anelamento de 
48 °C, 52 °C, 56 °C e 58 °C (Ritschel, et al. 2004). 
$FDUDFWHUL]DomRGHFDGDORFR665SROLPyU¿FRIRLIHLWDFRQVLGHUDQGRVHDDPSOLWXGHDOpOLFDHWDPDQKRGR
loco. Foram calculados número de alelos por loco e PIC (“polymorphism information content”) utilizando-
se o programa GDA (Lewis & Zaykin 2001). As distâncias genéticas entre os acessos de melão foram 
estimadas pela distância baseada em alelos compartilhados (“Shared Alleles Distance”), que se baseia na 
soma da proporção de alelos comuns dividido pelo dobro do total de locos analisados (Das=1-Psa, com 
3VD ȈV6U-LQH&KDNUDERUW\)RUPRXVHXPDPDWUL]GLDJRQDOTXHIRLHQWmRVXEPHWLGDjDQiOLVH
de agrupamento pelo método UPGMA.
Resultados e Discussão
'RVPDUFDGRUHVPLFURVVDWpOLWHVXVDGRVPRVWUDUDPSROLPRU¿VPRHQWUHDVOLQKDJHQVHVRPHQWH
IRUDPXWLOL]DGRVQDDWXDODQiOLVHSRUSURGX]LUHPIUDJPHQWRVEHPGH¿QLGRVHUHSURGX]tYHLV2VYDORUHV
de PIC variaram de 0,04 a 0,51, com média de 0,37 (Tabela 1). O valor mais alto foi para o loco CM314 e o 
PDLVEDL[RSDUDRVORFRV&0H&03,&VHUHIHUHDRYDORUGRPDUFDGRUSDUDGHWHFWDUSROLPRU¿VPR
numa população, dependendo do número de alelos detectáveis e da distribuição de suas frequências e tem 
sido utilizado como uma medida geral de quão informativo é o marcador. Os valores de PIC demonstram 
que os marcadores SSR utilizados nesse estudo apresentam, em média, alto nível de informação.
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Tabela 1. Número de alelos por loco, heterozigosidade observada e PIC (“polymorphism information 
contente”) para os marcadores SSR examinados em 24 linhagens endogâmicas de melão do tipo pele-de-sapo. 
Locus No alelos Ho PIC
CM8 2 0.826087 0.507246
CM58 2 0.958333 0.509752
CM116 2 0.750000 0.480769
CM126 2 0.583333 0.421986
CM128 2 0.333333 0.283688
CM130 2 0.695652 0.463768
CM141 2 0.608696 0.432850
CM165 2 0.681818 0.459831
CM302 2 0.250000 0.223404
CM303 2 0.363636 0.359408
CM304 2 0.500000 0.478723
CM306 2 0.083333 0.081560
CM310 2 0.041667 0.041667    
CM311 2 0.041667 0.041667
CM314 2 0.403369 0.541667
CM320 2 0.958333 0.509752
CM331 2 0.916667 0.507092
Nenhuma das linhagens foi homozigota para todos os locos analisados, indicando um nível não elevado 
de endogamia, fato coerente com o nível de autofecundação dos genótipos.
A similaridade das linhagens variou de 0,80 a 1,00, indicando que com esse conjunto de primers SSR, 
algumas linhagens se mostraram idênticas, portanto, provavelmente seria recomendável a adição de locos 
SSR no estudo. Na análise de agrupamento, três grupos foram formados, sendo que o mais divergente deles 
compreende uma só linhagem (17-7711), com 80% de similaridade com os outros dois grupos. As demais 
linhagens formaram dois grupos com 85% de similaridade entre eles. Uma boa escolha de genitores para 
hibridação é função direta da sua distancia genética, além de características desejáveis. Assim, será possível 
a obtenção de híbridos por meio de cruzamento entre linhagens divergentes dos dois agrupamentos diferentes 
ou com a linhagem mais divergente, como a linhagem 17-7711, podendo assim ser uma das indicadas para 
obtenção de populações segregantes e, possivelmente de genótipos superiores.
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